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<- env cds
CONSENSUS-A MGASGSKKrS?psqgLrERLLrargg?cgg????sgGeysqsqegSgreQkspSCEGqqYqQGdfmNtPW 64
ROD --------H-R-PR--Q-------A-A---YWNE------RF----D----------R------------ 70
NIHZ ----------K-L---Q----Q---ET---RCNE---G-L--H-------N-------R------V---- 70
ISY ----------R--R--Q---------A---LWDE-E-G---FH--------L------R----------- 70
ST ----------E--R-------QTP-EAS--HWDKL----L--------G--------RR----------- 70
BEN --------L-KH-R-----------DGY-KQRDA-------F--E-----N------------EY--S-- 70
CAM2 ----------R-L---Q-------A-T--ECYNALE--SLR-----D---N-L-----R----------- 70
D194 ----------EH--------------GYVKQRNA----S------------------------E------ 70
GH1 --------H-KH--R--------H--GYVQQCNA-------------KG-----------R--------- 70
KR --------C-RSL------------ET---QWDG-A---L-F------G-NL------R----------- 70
MDS ----------R--R--Q-------A-A---HWDEL-----R-----DKG-R------------------- 70
UC2 --------L-KQ--------------GYVRQCSA----S----G----------------R---Y----- 70
CONSENSUS-B MGSAGSKKqSkqQ?GLRErLLR??e?PyG?lSgerreqSsrsPGgSDKdLNSPSCeGqna?gAE...... 58
UC1 -------------R--------TQ-E---K--EGQ-K--------------------R--PR--...... 64
EHOA -------------P--------ARRG-R-ES----Q-R-LQY------G------D--KTL---...... 64
D205 --------R-ER-Q----K---VP-R---R--------------E---------------R---...... 64
CONSENSUS-SD MGgaiskrrsk??gdLrqrLLrARGEtYgrLlgevEdgysQSlggldKglsslScEgQkYnqgqyMNTPW 68
MM251 ------M----PA-----K-------------------S-------G-----R----------------- 70
MMP11 ------M----PT-----K-------------------S-------G-----R----------------- 70
MM32H ------R----SA--------------------------------------------------------- 70
MM1A11 ---T--M---RST---------------E---------S-----E-----------------E------- 70
MM239 ------M---RPS-----------------------------P--------------------------- 70
MM142 -------K---PPR------------N----FKG----S------------------------E------ 70
MNE ----T------SP------------------WE-L----------S---S-L------------F----- 70
MM155 ------M---RPS-----------------------------P--------------------------- 70
MMW25 xR----SA--------------------------------------------------------- 65
NEFW61 x----------------x---------------------------------------- 58
SMMPBJ ---VT--KQRRRG-N-YE---Q---------WEGL-GE----QDASG---------P---CE--F----- 70
SMM9 ---VT--KQRxAG-N-xE---Q---------WEGL-GE----xDASG---------P---CE--F----- 70
SMMH4 -------KQY-RG-N--E---Q---------WEGL-E-------ASG---------P---SE-------- 70
SM62A -------KQYRRG-N--E-------------WEGL-E-------ASG---------P---SE-------- 70
SMB670 --A-G--K---QD-G--E---Q---------WEGL----L--R-----DWNLH-S---G-SE--F----- 70
CONSENSUS-STM MGASGSKKQRKQHGELRERLLRARGETYGKLLEGLGEGSGPSQGASDKGLNSHSCEPQRYNEGQFMNTPW 70
STM ---------------------------------------------------------------------- 70

LTR ->
CONSENSUS-A rtPA?egek??YkQQNMDDvDsddddlvgv.pvtp.rvPlR?MTyklAvDmShfikekgGLeGmfYS?rR 127
ROD KD--A-R--NL-R-------------Q-R-.S---.K----P--HR--I----L--TR---------E-- 138
NIHZ ----A-R--EL----------L----Q--F.----.-----P--F------------------L---Q-- 138
ISY ----T-K--ES-R-----------------.SD-S.-----A---RM-----DL--D-------Y--E-- 138
ST -A--.----GS-------------------.----.-----E---R--R----L---------LY--D-- 137
BEN -N--T-RQ-DL-R--------------I--.----.---R-E------I------------Q-----R-- 138
CAM2 -A--A--K-NA-R------I----------.-A--.-----T---------------------L---E-- 138
D194 ----AI-Q-NS-------------------.--M-.-----E------I--------------I---RE- 138
GH1 ----I--Q-KL--------I--S-------.----.-----A-------------#--#--D-----RD- 136
KR ----AGR-GTL----------A-N-N-I--.----.-----A--------I---LN-----D--Y--E-- 138
MDS ----T----DS-R----------------Y.S---.-T---A-------------------------E-- 138
UC2 ----M--Q-ES-------------N-Q---.S--S.-----P-------------------------RD- 138
CONSENSUS-B ..........GGGqQD?DesD.EDnE.VGv?yVRP??vPLRpMTyKlAvDMSHFiKEkGgLEGiyYSERR 112
UC1 ..........------T-D--.----.---.----.NR---S----M-I--------------------- 120
EHOA ..........---K--S--D-.----.---.R---.G-------F---------L----E----F----- 120
D205 ..........------A----.--D-.--A#----#I--------------------Q-----M------ 120
CONSENSUS-D xEKGGLEGIYYNHRR 15
FO7841 --------------- 15
CONSENSUS-SD rNPAeereKLaYRkQNmDDvDeedddLvGv.pV?p.rVPlR?msYKLAiDMSHFIKEKGGLEGiYYsaRr 134
MM251 ------K------------I----------.S-R-.K----A-T-------------------------- 138
MMP11 ------K------------I----------.S-R-.K----A-T-------------------------- 138
MM32H ------------------------------.--M-.-----T------V--------------------- 138
MM1A11 -------------------I----------.S-R-.K----T---------------------------- 138
MM239 -------------------I--$-------.S-R-.K----T---------------------------- 137
MM142 -------K--P-----I--I---------I.--EA.-----T---------------------------- 138
MNE K---G-----------I--I----N-----.--R-.-----II-----V------------------E-- 138
MM155 -----K-------------I----N-----.S-W-.-----T-------------------------E-- 138
MMW25 ------------------------------.--M-.-----T---------------------------- 133
NEFW61 -----------------------------E.--M-.-----T------V--------------------- 126
SMMPBJ ----T--A--D--Q-------SA..----C.--S-.---V-I-T-----------------------D-- 136
SMM9 ----T-GA--G--Q-------N-..----C.--S-.---V-I-T-------------------V---I-- 136
SMMH4 ----T--A--G--Q-------D-----I--.S-H-.-----A-T----------------------NE-- 138
SM62A ----A--A--G--Q-------D--------.S-H-.K----A-A----------------------NE-- 138
SMB670 ----T-----K--Q-------DN--E---A.--H-.-----A------------------------DN-E 138
CONSENSUS-STM KNPAAESAKLEYRQQNMDDVDEEDDNLVGV.AVHP.RVPLREMTYKLAIDLSHFIKSKGGLEGIYYSERR 138
STM ------------------------------.----.---------------------------------- 138
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-- max HIV-1 nef similarity--
CONSENSUS-A hriLdiyleKEEGiIpDWQNYThGpGvRYPmfFGWLWKLVpVdv?Qe?ed?e????thcLvHpAQtSr?D 189
ROD -K--N----------A----------------------------P--G--T-....-----------KF- 204
NIHZ -----L--D- 148
ISY ------------------------L-----------------T-P--G--T-....-L--M-S--V--F- 204
ST R-V------------G--------------K-------------P--GD-S-....------------F- 203
BEN -------------------------------Y--------S-ELS--A-ED-....AN----------H- 204
CAM2 ---------------A------S--------------------TS--G--T-TDTE----L-------H- 208
D194 -----LF-------------------T----Y-----------IS--A-EV-....-N----------Y- 204
GH1 -----L-------------------------C------------S--A--D-....-NY-T-------H- 202
KR -------M----------------------K-------------P-GE--.......---L------GS- 201
MDS --------------------------T---KC-----------LP-D.-NT-....---------I-KF- 203
UC2 -----L-------V-----------------C----------NMS--A--D-....-N--M-------Y- 204
CONSENSUS-B HrILDTYlENEEGIVSGWQNYThGPGiRYPk?FGWLWKLVPv??pae?r?eE...?ThCLvHPAQiSsWD 173
UC1 ----------------------Y-------RT----------DI-E-E-GA-....-S------------ 186
EHOA -K------------------------V----F---------INMI--PED--....---------T-A-- 186
D205 -------F-----------------------Y----------EV--AT-E--...E----M--------- 187
CONSENSUS-D HRILDIYLQNEEGIIPDWQNYTSGPGERLPMMYGWLWKLVPVDVPDEAQGDE....RHCLVHPAQTYQ$D 80
FO7841 ----------------------------------------------------....-------------- 80
CONSENSUS-SD HrIld?ylEkeeGIiPDWqdYtsGPgiRYpktfGWLWKLvPVnVSdEAQEdE....?hyLmhPAQTsqWd 198
MM251 -----M----------------------------------------------....R----Q-----K-- 204
MMP11 -----M---...-------------R--------------------------....R----Q-----K-- 201
MM32H -----M----------------------------------------------....R----Q-----K-- 204
MM1A11 -----I----------------------------------------------....E------------- 204
MM239 -----I----------------------------------------------....E------------- 203
MM142 -----I-------------#-#-------L-M-------I------------....E---V--------- 202
MNE -K---M--------M----N------P-----------------------G-....EN--L--------- 204
MM155 -----I----------------------------------------------....E-C-I--------- 204
MMW25 ----EI----------------------------------------------....K----------K-- 199
NEFW61 ---I-RI---------------------------------------------....K----Q-----K-- 192
SMMPBJ -K---L-------------N--A-------MF--------------------....T------------- 202
SMM9 -K---x---x---------N--A-------MF-------x------------....T-C----------- 202
SMMH4 -----M-------------N----------MHY---------D---------....T-C-V-----Y--- 204
SM62A -----M-M-----------N------T---MY----------D---------....T-C-V-----H--- 204
SMB670 -----I------------PN--P---E---MF----------D--N------....T-C-VQ-------E 204
CONSENSUS-STM HRILDMYLEKEEGIVPDWQNYTAGPGIRYPKQFGWLWKLVPVDMSNEAQEDD...GTHYLVHPAQTHQWD 205
STM ----------------------------------------------------...--------------- 205

CONSENSUS-A D?HGETLvWrFdpmLAy?Y?aF?lyPEEFGhkSGlpE?eWKAkLKARGIPfs?? 236
ROD -P-------E---L---S-E--IR-------------E----R---------x 257
NIHZ --T--------N-----K----R---------x 181
ISY -P-------K------HE-TT-I-----------ME-DD-------------x 257
ST -P-----------T--FS-E--IR------Y------D----R---------x 256
BEN -E-------Q--S----N-K--T--------------K------------Y-Ex 258
CAM2 -M-------K--S---LK-E--TR-------------D--------------x 261
D194 -E---------------S-K--I-H------------K------------Y-Ex 258
GH1 -E-----L-----T---D-K--I-H------------K------------Y-x 255
KR -P-----M-----R---E-T--NR------Y------E--------------$ 253
MDS -Q----------SL---E-T--K--------Q-----E----R--------N$ 255
UC2 -I---------NS----E-K--T--------------K------------Y-E$ 257
CONSENSUS-B DiHgETL?WqFDsLLAyDYVAFnRfPEEFGYQSGlPEkEwKA?L?ARGIPT?? 221
UC1 -------A-R--P---H-------Y--------------x 226
EHOA -P-E---V--------------S-----------M-------K-R------E$ 238
D205 -------I-----------------------------E----R-K------Dx 240
CONSENSUS-D DP$EEVLV$KFDPRLAYNYEAFIKYPEEFGSKSGLPEDEVRRRLTARGLYKTADKKETG$ 137
FO7841 ------------------------------------------------------------ 137
CONSENSUS-SD DPWGEvlaWKFDPtLAYtyeAyvryPEEfGSkSGLseeEVrRRltARGLlnMADkkeT?? 256
MM251 ----------------------A-----#--------------x 247
MMP11 -------------------------------------------------------R--Rx 261
MM32H -----------------------------------P----------------------Rx 264
MM1A11 ------P---------------------------------------------------Rx 264
MM239 ----------------------------------------------------------Rx 263
MM142 ----------------------I--------------K--K---A-----E---R---Sx 262
MNE -------V--------------I---------------------------K----R--Sx 264
MM155 ------------------H---------------------------------------R$ 263
MMW25 -----------------------------------P--------A-------------R$ 258
NEFW61 -----------------------------------P--------A-------------R$ 251
SMMPBJ -------------K---N-K-F-EH------Q----K---Q---------K-----K-Sx 262
SMM9 -------------x---x-K-F-EH------Q----K---Q---------K-----K-S$ 261
SMMH4 -------------E---S-K-FIK----------------K--------#K-------S$ 262
SM62A -------------E---S-K-FIK----------------K--------YK----R--S$ 263
SMB670 -----A-V-----Q---R---FIK----------------K--------SK-------S$ 263
CONSENSUS-STM DPWGEVLVWKFDPLLAHTYEAFVRHPEEFGSKSGLPKEEVERRLTARGLLKMADKKETSx 265
STM ------------------------------------------------------------ 265


